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EP9806210_1 l_$$__165_3587.Dna 
Empro : Cgpyc 

ID CGPYC standard; DNA; PRO; 3728 BP. 

AC Y09548; 

NX el250342 

DT ll-FEB-1998 (Rel. 54, Created) 

DT 08-MAY-1998 {Rel. 55, Last updated. Version 2) 

DE Corynebacterium glutamicuin pyc gene 

KW pyc gene; pyruvate carboxylase. 

OS Corynebacterium glutamicum 

OC Bacteria; Firmicutes; Actinobacteria; Actinobacter idae ; Actinomycetales ; 

OC Corynebacterineae; Corynebacteriaceae ; Corynebacterium. 

RN [1] 

RA Peters-Wendisch P.G., Kreutzer C, Kalinowski J., Patek M., Sahm H., 

RA Eikmanns B.J.; 

RT "Pyruvate carboxylase from Corynebacterium glutamicum: characterization, 

RT expression and inactivation of the pyc gene"; 

RL Microbiology 14 4 : 915-927 { 1 998 ) . 

RN [2] 

RP 1-3728 

RA Peters-Wendisch P,G.; 
RT 

RL Submitted (21-NOV-1996) to the EMBL/GenBank/DDBJ databases. 

RL P.G. Peters-Wendisch, Institut fuer Biotechnologie 1, Forschungszent rum 

RL Juelich GmbH, Juelich, D-52425, FRG 

DR SPTREMBL; 054587; 054587. 

™ Key Location/Qualifiers 
FH 

FT source 1. .3728 

/organism="Corynebacterium glutamicum" 
FT /strain="ATCC 13032" 

FT CDS 165. .3587 

FT /db_xref="PID: el250843" 

FT /db_x r e f = " S PTREMBL : 05 4 5 8 7 " 

FT /EC_number="6. 4.1.1" 

FT /product="pyruvate carboxylase" 

FT /gene="pyc" 

/translation="MSTHTSSTLPAFKKILVANRGEIAVRAFRAALETGAATVAIYPRE 
DRGSFHRSFASEAVRIGTEGSPVKAYLDIDEIIGAAKKVKADAIYPGYGFLSENAQLAR 
FCAENGITFIGPTPEVLDLTGDKSRAVTAAKKAGLPVLAESTP3KNIDEIVKSAEGQTY 
PI FVKAVAGGGGRGMR FVAS PDE LRKLATE AS RE AE AAFG DG A V Y VE RAV I N PQH I E VQ 
ILGDHTGEWHLYERDCSLQRRHQKVVEIAPAQHLDPELRDRICADAVKFCRSIGYQGA 

•'^ GTVEFLVDEKGNHVFIEMNPRIQVEHTVTEEVTEVDLVKAQMRLAAGATLKELGLTQDK 

IKTHGAALQCRITTEDPNNGFRPDTGTITAYRSPGGAGVRLDGAAQLGGEITAHFDSML 
VKMTCRGSDFETAVARAQRALAEFTVSGVATNIGFLRALLREEDFTSKRIATGFIADHP 
HLLQAPPADDEQGRILDYLADVTVNKPHGVRPKDVAAPIDKLPNIKDLPLPRGSRDRLK 
QLGP7UVFARDLREQDALAVTDTTFRDAHQSLLATRVRSFALKPAAEAVAKLTPELLSVE 
AWGGATYDVAMRFLFEDPWDRLDELREAMPNVNIQMLLRGRNTVGYTPYPDSVCRAFVK 
EAASSGVDIFRIFDALNDVSQMRPAIDAVLETNTAVAEVAMAYSGDLSDPNEKLYTLDY 

^* YLKMAEEIVKSGAHILAIKDMAGLLRPAAVTKLVTALRREFDLPVHVHTHDTAGGQLAT 

YFAAAQAGADAVDGASAPLSGTTSQPSLSAIVAAFAHTRRDTGL3LEAVSDLEPYWEAV 

RGLYLFFE3GTPGFTGRVYRHEIPGGQLSNLRAQATALGLADRFELIEDNYAAVNEMLG ' 



SCORES Initl: 17115 Initn: 17115 Opt: 17115 z-score : 2559^9.5 E(): 

iDo.O'i icieniity in 34 2 3 bp overlap 

-^-pn^o-- - 10 . 20 - 30 

^oUo^iL^^i GTGTCGACTCACACATCTTCA_ACGCTTCCA 

I I M 1 I ! It i i I J I I I I M : i M ( M I ! I 
Cgpyc GGTCTCTTGTTGAAAGGAATAATTACTCTAGTGTCGACTCACACATCTTCA^CGCTTCCA 
140 150 160 170 180 190 

40 50 ■ 60 70. 80 90 

EP980 62i0_l GCATTCAAAAAGATCTTGGTAGCAAACCGCGGCGAAATCGCGGTCCGTGCTTTCCGTGCA 
! I N I I M M I M M I I I I M I t I i I M M I I I 1 I t I I I I M I M I I I ! I I t I I I i M M 
^9Pyc GCATTCAAAAAGATCTTGGTAGCAAACCGCGGCGAAATCGCGGTCCGTGrTTTCCGTGCA 
200 210 220 230 240 250' 



100 110 120 130 140 150 

EP98 0 6210_1 GCACTCGAAACCGGTGCAGCCACGGyAGCTATTTACCCCCGTGAAGATCGGGGATCATTC 
M I I M M M I I I I I I I I I I I M I I I M I i I I I i M I I i 1 I I I I I I I M If I M I f I I I i 
Cgpyc GCACTCGAAACCGGTGCAGCCACGGTAGCTATTTACCCCCGTGAAGATCGGGGATCATTC 
260 270 280 290 300 310 

160 170 180 190 200 210 

EP98 06210_1 CACCGCTCTTTTGCTTCTGAAGCTGTCCGCATTGGTACCGAAGGCTCACCAGTCAAGGCG 
I i M M M i I I i I I I I I i I M M I M I i I I I I I i I I M M I I i I M I i I M i I I ! I I i M 
Cgpyc CACCGCTCTTTTGCTTCTGAAGCTGTCCGCATTGGTACCGAAGGCTCACCAGTCAAGGCG 
320 330 340 350 360 370 

220 230 240 250 260 270 

EP98 0 6210_1 TACCTGGACATCGATGAAATTATCGGTGCAGCTAAAAAAGTTAAAGCAGATGCCATTTAC 
I M M M I I I I i I I I i I I I I 1 I I M If I I I M M I I M I I 1 I I i I M I I I I I M I I I I I I 
Cgpyc TACCTGGACATCGATGAAATTATCGGTGCAGCTAAAAAAGTTAAAGCAGATGCCATTTAC 
380 390 400 410 420 430 

280 290 300 310 320 330 

EP980621 0_1 CCGGGATACGGCTTCCTGTCTGAAAATGCCCAGC7TGCCCGCGAGTGTGCGGAAAACGGC 

M t M I M I I I M I I t i I I I I I I I I 1 I M M I I t i M 1 I I I I I I I I I N I I I I i I 

Cgpyc CCGGGATACGGCTTCCTGTCTGAAAATGCCCAGCTTGCCCGCGAGTGTGCGGAAAACGGC 
440 450 460 470 480 490 

340 350 . 360 370 380 390 

EP9806210_1 ATTACTTTTATTGGCCCAACCCCAGAGGTTCTTGATCTCACCGGTGATAAGTCTCGCGCG 
M ! I M I I I I I M I I ! I I I I i I I I I I I I I I i M I I 1 I I M I i I I I I I I I I M I I M I I M 
Cgpyc ATTACTTTTATTGGCCCAACCCCAGAGGTTCTTGATCTCACCGGTGATAAGTCTCGCGCG 
500 510 520 530 540 550 

400 410 420 430 440 450 

EP980 6210_1 GTAACCGCCGCGAAGAAGGCTGGTCTGCCAGTTTTGGCGGAATCCACCCCGAGCAAAAAC 
I M I M I I I I M M I M I I I I I i I I I I I I I I I I I I M I I I I M i I I I I M I I I i I M I I I 
Cgpyc GTAACCGCCGCGAAGAAGGCTGGTCTGCCAGTTTTGGCGGAATCCACCCCGAGCAAAAAC 
560 . 570 580 590 600 610 

460 470 480 490 500 510 

EP9806210_1 ATCGATGAGATCGTTAAAAGCGCTGAAGGCCAGACTTACCCCATCTTTGTGAAGGCAGTT 
M M M I I I I I I I I I I I I I I I I I r t I I M I I I I I I I I M I I I I I I I M I I I I I I t I M I t 
Cgpyc ATCGATGAGATCGTTAAAAGCGCTGAAGGCCAGACTTACCCCATCTTTGTGAAGGCAGTT 
620 630 640 650 660 670 

520 530 540 550 560 570 

EP9806210_1 GCCGGTGGTGGCGGACGCGGTATGCGTTTTGTTGCTTCACCTGATGAGCTTCGCAAATTA 
I I M M It I M I M I M M I I 1 M I I I I I I M I I I M I I M I I I I I I I I I I I t j I I I I I } 
Cgpyc GCCGGTGGTGGCGGACGCGGTATGCGTTTTGTTGCTTCACCTGATGAGCTTCGCAAATTA 
680 690 700 710 720 730 

580 590 600 610 620 630 

EP980621 0_1 GCAACAGAAGCATCTCGTGAAGCTGAAGCGGCTTTCGGCGATGGCGCGGTATATGTCGAA 
! I I M I { I M I I I I II t I I I I I I M I II t M I M i I I I j f I M I I I I I I { I I I t I f II I I 
Cgpyc GCAACAGAAGCATCTCGTGAAGCTGAAGCGGCTTTCGGCGATGGCGCGGTATATGTCGAA 
740 750 760 770 780 790 

640 650 660 670 680 690 

E?9306210_l CGTGCTGTGATTAACCCTCAGCATATTGAAGTGCAGATCCTTGGCGATCACACTGGAGAA 
M i I M M I I M I t M I I j M M I i I I I II II I] I I I I M M M I I j I M M II j M I M 
Cgpyc CGTGCTGTGATTAACCCTCAGCATATTGAAGTGCAGATCCTTGGCGATCACACTGGAGAA 
800 810 820 9 30 840 850 

700 710 720 730 740 750 

EP98 0g210__1 GTTGTACACCTTTATGAACGTGACTGCTCACTGCAGCGTCGTCACCAAA.-AGTTGTCGAA 
M II I M M I I I I I I I I i I ! 1! I I M M I I M i i I ! II I I M f M II I j f M I I II I I I I 
Cgpyc GTTGTACACCTTTATGAACGTGACTGCT.CACTGCAGCGTCGTCACCAAAAAGTTGTCGAA 
860 870 880 890 900 910 

760 770 780 790 800 310 

E?930c21 0_1 ATTGCGCCAGCACAGCATTTGGATCC AG AACTGCGTGATCGCATTTGTGCGGATGCAGTA 
I M I I I I II I I I I I M II II I I I I M M I I } 1! M II I M M M I M II M I I I M ! I I I 
Cgpyc ATTGCGCCAGCACAGCATTTGGATCCAGAACTGCGTGATCGCATTTGTGCGGATGCAGTA 
920 930 940 950 ' 960 970 



820 830 840 850 860 870 

EP980621 0__1 AAGTTCTGCCGCTCCATTGGTTACGAGGGCGCGGGAACCGTGGAATTCTTGGTCGATGA.z^ 
M I M I I I I t ! M i M i M I I I I I I I M M [ I f M I I I M I M M M I M I I i I I t M I I 
Cgpyc AAGTTCTGCCGCTCCATTGGTTACCAGGGCGCGGGAACCGTGGAATTCTTGGTCGATGAA 
980 99C 1000 1010 1020 1030 

380 890 900 910 920 930 

E?980 6210_l AAGGGCAACCACGTCTTCATCGAAATGAACCCACGTATCCAGGTTGAGCACACCGTGACT 
I M I I t I I i I i i M I i I M 1 I I I I I I I I I I I i I I I I I I M M M I I I I I ! I I I M I 1 j I I 
Cgpyc AAGGGCAACCACGTCTTCATCGAAATGAACCCACGTATCCAGGTTGAGCACACCGTGACT 
1040 1050 1060 1070 1080 1090 

940 950 960 970 980 990 

EP9806210_1 GAAGAAGTCACCGAGGTGGACCTGGTGAAGGCGCAGATGCGCTTGGCTGCTGGTGCAJ\CC 
M M M I I i I I i I I i 1 I I I I I I I i I i I I I I M i i I I I M I M I I i I M I I t I I I I i I I I I 
Cgpyc GAAGAAGTCACCGAGGTGGACCTGGTGAA.GGCGCAGATGCGCTTGGCTGCTGGTGCAA.ee 
1100 1110 1120 1130 . 1140 1150 

1000 1010 1020 1030 1040 1050 

EP980 6210_1 TTGAAGGAATTGGGTCTGACCCAAGATAAGATCAAGACCCACGGTGCAGCACTGCAGTGC 
f I i I i I I M M M 1 M I It I M I I M I M i I M I I M I I I I I { I I I I I M M I M I I I M 
Cgpyc TTGAAGGAATTGGGTCTGACCCAAGATAAGATCAAGACCCACGGTGCAGCACTGCAGTGC 
1160 1170 1180 1190 1200 1210 

1060 1070- 1080 1090 1100 1110 

EP9806210_1 CGCATCACCACGGAAGATCCAAACAACGGCTTCCGCCCAGATACCGGAACTATCACCGCG 

M I i I I I I 1 I M I i I I I I I I I ! I I j f I I I I I i i I i M I 1 I I M M i I I M M ft I 

Cgpyc CGCATCACCACGGAAGATCCAAACAACGGCTTCCGCCCAGATACCGGAACTATCACCGCG 
1220 1230 1240 1250 1260 1270 

1120 1130 1140 . 1150 1160 1170 

EP980 6210_1 TACCGCTCACCAGGCGGAGCTGGCGTTCGTCTTGACGGTGCAGCTCAGCTCGGTGGCGAA 
! M M I I I I t I M I I I I I I I I I I I I I I I M M I I I I I I I I I I M M [ I M I I I M M M I 
Cgpyc TACCGCTCACCAGGCGGAGCTGGCGTTCGTCTTGACGGTGCAGCTCAGCTCGGTGGCGAA 
1280 1290 1300 1310 1320 1330 

1180 1190 1200 1210 1220 1230 

EP980621 0_1 ATCACCGCAC ACTTTGACTCCATGCTGGTGAAAATGACCTGCCGTGGTTCCGACTTTGAA 

I I M I M I M M I I I I 1 I i i I I M I I I I I M i I I I M I I I I I I I i I I M I I I 1 I I 

Cgpyc ATCACCGCACACTTTGACTCCATGCTGGTGAAAATGACCTGCCGTGGTTCCGACTTTGA.H 
1340 1350 1360 1370 1380 1390 

1240 1250 1260 1270 1280 1290 

EP98 0 6210_1 ACTGCTGTTGCTCGTGCACAGCGCGCGTTGGCTGAGTTCACCGTGTCTGGTGTTGCAACC 

I M M I i I i M I j M ! M M I i M I M M t I 1 I I I ! I I I i I I M I M i M I I i I ! 

Cgpyc ACTGCTGTTGCTCGTGCACAGCGCGCGTTGGCTGAGTTCACCGTGTCTGGTGTTGCAA.ee 
1400 1410 1420 1430 1440 1450 

1300 1310 1320 1330 1340 1350 

EP93 0 6210_1 AACATTGGTTTCTTGCGTGCGTTGCTGCGGGAAGAGGACTTCACTTCCAAGCGCATCGeC 
i M I M M I I M M M t I I I I I I I I I I M I I I I I I I I I M I I I I I I I I I i I I I I I I M I I 
Cgpyc AAeATTGGTTTCTTGCGTGCGTTGCTGCGGGAAGAGGACTTCACTTCCAj:.GCGeATCGCC 
1460 1470 1480 1490 1500 1510 

1360 1370 1380 1390 1400 1410 

EP98 0 6210_1 ACCGGATTCATTGCCGATCACCCGCACCTCCTTCAGGCTCCACCTGCTGATGATGAGe^^'^ 
) I I M I I I I M I M I M I i M M I I I It j I M I I I I I I t i 1 I I I I I I I I ! M I i i i M i i 
Cgpyc ACCGGATTCATTGCCGATCACCCGCA.CCTCCTTCAGGCTCCACCTGCTGATGATGAGeA':^ 
1520 1530 1540 1550 1560 1570 

1420 1430 1440 1450 1460 1470 

EP930 621C_1 GGACGCATeeTGGATTAeTTGGCAGATGTCACCGTGAACAAGCCTCATGGTGTGCGTCCA 
M I I I I ! I I ! I ! M M ; M i M M I I II j I I I I I It i I M I I I II I I I I I ; I I I t I I I i ; 
Cgpyc GGACGeATCeTGGATTACTTGGCAGATGTCACCGTGAACAAGCCTCATGGTGTGCGTCCA 
1580 1590 1600 1610 1620 1630 

1480 1450 1500 1510 1520 1530 

EP9306210_1 AAGGATGTTGCAGCTCCTATCGATAAGCTGCCTAACATCAAGGATCTGCCACTGCCACGC 

I M I I I I 1 I M I I t II II M I 1 t I M I I I I I I j I I 11 I I I I I M M { I I I I I M I 

Cgpyc AAGGATGTTGCAGCTCCTATCGATAAGCTGCCTAACATCAAGGATCTGCCACTGCCACGC 
1640 1650 1660 1670 1680 1690 



1540 1550 1560 1570 1580 1590 

EP9806210_1 GGTTCCCGTGACCGCCTG.^iJ\GCAGCTTGGCCCAGCCGCGTTTGCTCGTGATCTCCGTGAG 
M I I M I [ I i M I 1 M I M U I I I M M I I I I I I M I I I ) I I I I I I I I I I I i I I M I I I I 
Cgpyc GGTTCCCGTGACCGCCTGAAGCAGCTTGGCCCAGCCGCGTTTGCTCGTGATCTCCGTGAG 
1700 1710 1720 1730 1740 1750 

1600 1610 1620 1630 1640 1650 

EP9806210_1 CAGGACGCACTGGCAGTTACTGATACCACCTTCCGCGATGCACACCAGTCTTTGCTTGCG 
M I M I i I M M I I I i I i I I t I I I M M I I I I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I 
Cgpyc CAGGACGCACTGGCAGTTACTGATACCACCTTCCGCGATGCACACCAGTCTTTGCTTGCG 
1760 1770 1780 1790 1800 1810 

1660 1670 1680 1690 1700 1710 

EP9806210_1 ACCCGAGTCCGCTCATTCGCACTGAAGCCTGCGGCAGAGGCCGTCGCAAAGCTGACTCCT 
I I I I M I I I I I M I I I I I I I I I I I M t I I i I I M M I I 1! I I I M I I I I I I I M M I I I I 
Cgpyc ACCCGAGTCCGCTCATTCGCACTGAAGCCTGCGGCAGAGGCCGTCGCAAAGCTGACTCCT 
1820 1830 1840 1850 1860 1870 

1720 1730 1740 1750 1760 1770 

EP980 6210_1 GAGCTTTTGTCCGTGGAGGCCTGGGGCGGCGCGACCTACGATGTGGCGATGCGTTTCCTC 
I I I I I M I I I I M I I M I I I I M I I I M I M M I I I I I I I M I I I I M I I I I I I i I I I I I 
Cgpyc GAGCTTTTGTCCGTGGAGGCCTGGGGCGGCGCGACCTACGATGTGGCGATGCGTTTCCTC 
1880 1890 1900 1910 1920 1930 

1780 1790 . 1800 1810 1820 1830 

EP98 0 6210_1 TTTGAGGATCCGTGGGACAGGCTCGACGAGCTGCGCGAGGCGATGCCGAATGTAAACATT 
i I M I I M I I I M M I i M I I { I I M M I I M f I I I I I I I 1 M M I i I I I I I I I I I I I I I 
Cgpyc TTTGAGGATCCGTGGGACAGGCTCGACGAGCTGCGCGAGGCGATGCCGAATGTAAACATT 
1940 1950 1960 1970 1980 1990 

1840 1850 1860 1870 1880 1890 

EP980d210_1 CAGATGCTGCTTCGCGGCCGCAACACCGTGGGATACACCCCGTACCCAGACTCCGTCTGC 
I I I I I I i 1 I I I I I I I M i I I I I I I I I I M I I I M I I i i I I I I I M I I I I I I M I I I I I I I 
Cgpyc CAGATGCTGCTTCGCGGCCGCAACACCGTGGGATACACCCCGTACCCAGACTCCGTCTGC 
2000 2010 2020 2030 2040 2050 

1900 1910 1920 1930 1940 1950 

EP980 6210_1 CGCGCGTTTGTTAAGGAAGCTGCCAGCTCCGGCGTGGACATCTTCCGCATCTTCGACGCG 
I I I I I I I I I I I M 11 I I M I I I I 11 t I M M I I M I M I I 1! M ! i i I I I { I M I f I If t 
Cgpyc CGCGCGTTTGTTAAGGAii.GCTGCCAGCTCCGGCGTGGACATCTTCCGCATCTTCGACGCG 
2060 2070 2080 2090 2100 2110 

1960 1970 1980 1990 2000 2010 

EP980621 0_1 CTTAACGACGTCTCCCAGATGCGTCCAGCAATCGACGCAGTCCTGGAGACCAACACCGCG 
M M I I I I I I M I I I I M I I I I I I I I I ( I I I I I M M I M M I I I M I M I I I I M M M 
Cgpyc CTTAACGACGTCTCCCAGATGCGTCCAGCAATCGACGCAGTCCTGGAGACCAACACCGCG 
2120 2130 2140 2150 2160 2170 

2020 2030 2040 2050 2060 2070 

EP980621 0_1 GTAGCCGAGGTGGCTATGGCTT ATTCTGGTGATCTCTCTGATCCAAATGAAAAGCTCTAC 
M I I I I I I I M I I I I M 1 ! ! I I M i i I I 1 I I It I I I t I I I I 1 I i I I I I I I M M I I I M t 
Cgpyc GTAGCCGAGGTGGCTATGGCTTATTCTGGTGATCTCTCTGATCCAAATGAAAAGCTCTAC 
2180 2190 2200 2210 2220 2230 

2080 2090 2100 2110 2120 2130 

EP980 6210_1 ACCCTGGATTACTACCTAAAGATGGCAGAGGAGATCGTCAAGTCTGGCGGTCACATCTTG 
M M I I I I II I I I II M M 1 M M M M M I I I II I I I I I II N M 11 I I M I M I M II 
Cgpyc ACCCTGGATTACTACCTAAAGATGGCAGAGGAGATCGTCAAGTCTGGCGCTCACATCTTG 
2240 2250 2260 2270 2280 2290 

2140 2150 2160 2170 2180 2190 

E?a80621 0_1 GCCATTAAGGAT ATGGCTGGTCTGCTTCGCCCAGCTGCGGTAACCAAGCTGGTCACCGCA 
N I I I I I I I I I M I M I M I 1 ! II I j I ; M I I I I I [ I I II I I I I I M I I I 1 M M II It I 
Cgpyc GCCATTAAGGAT ATGGCTGGTCTGCTTCGCCCAGCTGCGGTAACCAAGCTGGTCACCGCA 

2300 2310 2320 2330 2340 2350 

2200 2210 2220 2230 2240 2250 

EP930 6210^1 CTGCGCCGTGAATTCGATCTGCCAGTGCACGTGCACACCCACGACACTGCGGGTGGCCAG 
I M I II I I I I II M I M n I II I I I I M I I I I I I I I I M I M I I M M j M I I M M I I I 
Cgpyc CTGCGCCGTGAATTCGATCTGCCAGTGCACGTGCACACCCACGACACTGCGGGTGGCCAG 
2360 2370 2330 2390 2400 2410 



2260 2270 2280 2290 2300 2310 

EP98 06210_1 CTGGCAACCTACTTTGCTGCAGCTGAAGCTGGTGCAGATGCTGTTGACGGTGCTTCCGCA 
I ! I M I I I I 1 I t I I I I I I I I M I M t M I I I I I M ! 1 M I I M I M I i I i M I j M I I I i 
Cgpyc CTGGCAACCTACTTTGCTGCAGCTCAAGCTGGTGCAGATGCTGTTGACGGTGCTTCCGCA 
2420 2430 2440 2450 2460 2470 

2320 2330 2340 2350 2360 2370 

EP9806210_1 CCACTGTCTGGCACCACCTCCCAGCCATCCCTGTCTGCCATTGTTGCTGCATTCGCGCAC 
> I N i I I I M M I I 1 I I t I I M M I I i I M M M I I I M i I I M I I I I I M I M M M I t 
Cgpyc CCACTGTCTGGCACCACCTCCCAGCCATCCCTGTCTGCCATTGTTGCTGCATTCGCGCAC 
2480 2490 2500 2510 2520 2530 

2380 2390 2400 2410 2420 2430 

EP9806210_1 ACCCGTCGCGATACCGGTTTGAGCCTCGAGGCTGTTTCTGACCTCGAGCCGTACTGGGAA 
I I M I I I M M I I I I t I M M M i I I I I I I I I I I I I I M I I I ! I I I I M I j I M M M I I 
Cgpyc ACCCGTCGCGATACCGGTTTGAGCCTCGAGGCTGTTTCTGACCTCGAGCCGTACTGGGAA 
2540 2550 2560 2570 2580 2590 



EP9806210 1 



2440 2450 2460 2470 2480 2490 

GCAGTGCGCGGACTGTACCTGCCATTTGAGTCTGGAACCCCAGGCCCAACCGGTCGCGTC 
N I I M I I I I I I I I I M I I I I I I I M I I I I i I I I I M M I f I I i ! I I I I I I M I I M I M 
Cgpyc GCAGTGCGCGGACTGTACCTGCCATTTGAGTCTGGAACCCCAGGCCCAACCGGTCGCGTC 
2600 2610 2620 2630 2640 2650 

2500 2510 2520 2530 2540 2550 

EP9806210_1 TACCGCCACGAAATCCCAGGCGGACAGTTGTCCAACCTGCGTGCACAGGCCACCGCACTG 
I I M I M I I M I M I I I M i M M M I I M I I I i I I I I I M I 11 I I I I I I M I I I M I M 
Cgpyc TACCGCCACGAAATCCCAGGCGGACAGTTGTCCAACCTGCGTGCACAGGCCACCGCACTG 
2660 2670 2680 2690 2700 2710 

2560 2570 2580 2590 2600 2610 

ilP9S06210_1 GGCCTTGCGGATCGTTTCGAACTCATCGAAGACAACTACGCAGCCGTTAATGAGATGCTG 

N I M i I M I I t M I I I M M I 11 I M I I M I I I I I I I I I I I t I M I I I I I I I M 

Cgpyc GGCCTTGCGGATCGTTTCGAACTCATCGAAGACAACTACGCAGCCGTTAATGAGATGCTG 
2720 2730 2740 2750 2760 2770 

2620 2630 2640 2650 2660 2670 

EP9806210_1 GGACGCCCAACCAAGGTCACCCCATCCTCCAAGGTTGTTGGCGACCTCGCACTCCACCTC 
I I I i M M I I M f 1 I 11 I M II M I I I M M I I I M M 1 i I I I I i M 1 I I I I 1 1 1 M I I I 
Cgpyc GGACGCCCAACCAAGGTCACCCCATCCTCCAAGGTTGTTGGCGACCTCGCACTCCACCTC 
2780 2790 2800 2810 2820 2830 

2680 2690 2700 2710 2720 2730 

EP9806210_1 GTTGGTGCGGGTGTGGATCCAGCAGACTTTGCTGCCGATCCACAAAAGTACGACATCCCA 
' f I II M ! II I II I I I 1 t I ! II 1 I M I i t II I M I I I I I t I M M I II I I I I M m I I 1 
Cgpyc GTTGGTGCGGGTGTGGATCCAGCAGACTTTGCTGCCGATCCACAAAAGTACGACATCCCA 
2840 2850 2860 2870 2880 2890 

2740 2750 2760 2770 2780 2790 

EP9806210_1 GACTCTGTCATCGCGTTCCTGCGCGGCGAGCTTGGTAACCCTCCAGGTGGCTGGCCAGAG 

I > I t I M I I I I M I I I j M M M M I I I t I I I M I I I I I I I I I I M I I I II I I I I 

Cgpyc GACTCTGTCATCGCGTTCCTGCGCGGCGAGCTTGGTAACCCTCCAGGTGGCTGGCCAGAG 
2900 2910 2920 2930 • 2940 2950 

2800 281-: 2820 2830 2840 2850 

E P 9 3 0 62 1 0^1 CCACTGCGCACCCGCGCACTGG A.AGGCCGCTCCGAAGGCAAGGCACCTCTGACGGAAGTT 

I ' ' 1 ' i 1! I I M M M M i M i I M M ! I I M M M II I I! I I I I I I M I M I ! | 

Cgpyc CCACTGCGCACCCGCGCACT3GA>\GGCCGCTCCGAAGGCAAGGCACCTCTGACGGAAGTT 
2960 2970 2930 2990 3000 3010 

2860 2870 2880 2390 2900 2910 

EP9806210_1 CCTGAGGAAGAGCAGGCGC.-.CCTCGACGCTGATGATTCCAAGGAACGTCGCAATAGCCTC 
I N ! I I I I 1 1 I M M M ! - ' I I M ! I M M M I I M I I I I M I i I I M I I I M M I 1 M 
Cgpyc CCTGAGGAAGAGCAGGCGCACCTCGACGCTGATGATTCCAAGGAACGTCGCAATAGCCTC 
3020 3030 3040 3050 3060 3070 

2920 293: 2940 2950 2960 2970 

£?9806210_1 AACCGCCTGCTGTTCCCGA.^.GCCAACCGAAGAGTTCCTCGAGCACCGTCGCCGCTTCGGC 

> 1 1 1 1 It M I f 1 1 1 1! I M 1 1 i 1 1] I n II n 1 1 1 n 1 1 1 11 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 1 j 1 1 1 1 1 1 

Cgpyc AACCGCCTGCTGTTCCCG;iJ^.GCCAACCGAAGAGTTCCTCGAGCACCGTCGCCGCTTCGGC 
3080 3090 3100 3110 3120 3130 



2980 299^0 3000 3010 3020 3030 

EP980 6210_1 AACACCTCTGCGCTGGATGATCGTGAATTCTTCTACGGCCTGGTCGAAGGCCGCGAGACT 
M i I M M M I i I I I I I It I I t I I i i I M I t i I I I i I I I I I I I I I I I I I I I I M I I I I 1 I 
Cgpyc AACACCTCTGCGCTGGATGATCGTGAATTCTTCTACGGCCTGGTCGAAGGCCGCGAGACT 
3140 3150 3160 3170 3180 3190 

3040 3050 3060 3070 3080 ' 3090 

EP98 0 6210_1 TTGATCCGCCTGCCAGATGTGCGCACCCCACTGCTTGTTCGCCTGGATGCGATCTCTGAG 
M M 1 I I M I I I I I I I i I i I i M M I I I I I i I I I f i M I I I I M I I i I I I I I I I I i I I M 
Cgpyc TTGATCCGCCTGCCAGATGTGCGCACCCCACTGCTTGTTCGCCTGGATGCGATCTCTGAG 
3200 3210 3220 3230 3240 3250 

3100 3110 3120 3130 3140 3150 

EP9806210_1 CCAGACGATAAGGGTATGCGCAATGTTGTGGCCAACGTCAACGGCCAGATCCGCCCAATG 
I I M M I I I I I } M M f M I i i i I I I M I I i I I I I i it I I I I I M I I I i I I I I I M i I M 
Cgpyc CCAGACGATAAGGGTATGCGCAATGTTGTGGCCAACGTCAACGGCCAGATCCGCCCAATG 
3260 3270 3280 3290 3300 3310 

3160 3170 3180 3190 3200 3210 

EP980 6210__1 CGTGTGCGTGACCGCTCCGTTGAGTCTGTCACCGCAACCGCAGAAAAGGCAGATTCCTCC 
I I I I M M I I M M I I { M I I I I I I M M I I I M M ! I I I I I I I I I I i M I M I I I I I I I 
Cgpyc CGTGTGCGTGACCGCTCCGTTGAGTCTGTCACCGCAACCGCAGAAAAGGCAGATTCCTCC 
3320 3330 3340 3350 3360 3370 

3220 3230 . 3240 3250 3260 3270 

EP98 0 6210_1 AACAAGGGCCATGTTGCTGCACCATTCGCTGGTGTTGTCACCGTGACTGTTGCTGAAGGT 
I j I M I M M I I I t M M 1 I I M I I I I M I 1 I I I I i i I I I M I I I I I I M I I M M M 1! 
Cgpyc AACAAGGGCCATGTTGCTGCACCATTCGCTGGTGTTGTCACCGTGACTGTTGCTGAAGGT 
3380 3390 3400 3410 3420 3430 

3280 3290 3300 3310 3320 3330 

EP98 0 62 1 0_1 GATGAGGTCAAGGCTGGAGATGCAGTCGCAATCATCGAGGCTATGAAGATGGAAGCAACA 
I M M I I I I t I I I M I I I I I M I I I I I I I I I I I I I I M M I I I M I I M I i I I I I I I I M 
Cgpyc GATGAGGTCAAGGCTGGAGATGCAGTCGCAATCATCGAGGCTATGAAGATGGAAGCAACA 
3440 3450 3460 3470 3480 3490 

3340 3350 3360 3370 3380 3390 

EP98 0 6210_1 ATCACTGCTTCTGTTGACGGCAAAATCGATCGCGTTGTGGTTCCTGCTGCAACGAAGGTG 
I I 1 I I M I I M I I I I I I M I I I i I 1 i i I I t I I I I I I I I I M I M I I i I I I i i 1 I I I I I M 
Cgpyc ATCACTGCTTCTGTTGACGGCAAAATCGATCGCGTTGTGGTTCCTGCTGCAACGAAGGTG 
3500 3510 3520 3530 3540 3550 

3400 3410 3420 

EP980621 0_1 GAAGGTGGCG ACTTG ATCGTCGTCGTTTCCTAA 
I I I f I M I M I M I I I I I I M I I I I I I M I I I I 
Cgpyc GAAGGTGGCGACTTGATCGTCGTCGTTTCCTAAACCTTTCTGTAAAAAGCCCCGCGTCTT 
3560 3570 3580 3590 3600 3610 



Cgpyc 



CCTCATGGAGGAGGCGGGGCTTTTTGGGCCAAGATGGGAGATGGGTGAGTTGGATTTGGT 
3620 3630 3640 3650 3660 3670 



